IDENTIFICATION

Species: Medicago truncatula
Locus: Medtr5g011210

Gene Model: Medtr5g011210.1
Description: MtrEXPA-15
Family: Alpha Expansin

3D structure:

GENOME DATABASES
Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Mtruncatula_Mt4 Ovl
KEGG: https://www.genome.jp/entry/T01716
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Superfanilie:

IJst of domain hits

Name Mcesslon Description Interval E-value
l+] PLN00193 super family cI33423 expansin-A; Provisional 12-262 1.17e-95

SEQUENCES
Peptide
>MtrEXPA-15

MTSILQGRCFILIAYAMLFTLMGEQTVAVAIFRPSKWSLAHATFYGDETASETMGGA
CGYGNLFQNGYGTDTVALSSTLFNNGYACGTCFQIKCYQSSACYRNVAFTTVTATNL
CPPNWSKPSDNGGWCNPPRVHFDMAKPAFMKIAQWKAGIVPVMYRRVPCQRKGGI
RFSFQGNGYWLLVYVMNVGGGGDMSSMMVKGSRTGWIKMSHNWGASYQAFATL
GGQALSFRLTSYTTKETHAWNVAPSNWNVGLTYSSRVNFH*

CDS (coding sequence)
>MtrEXPA-15

ATGACATCCATTCTTCAAGGTCGTTGCTTCATATTGATTGCTTATGCAATGTTGTT
CACTTTGATGGGAGAACAAACAGTAGCTGTGGCAATATTTAGACCCAGTAAATGG
TCTCTTGCTCATGCCACCTTTTATGGAGATGAAACTGCTTCTGAAACCATGGGAG
GAGCATGTGGATATGGAAACTTGTTTCAGAATGGTTACGGGACAGATACGGTGGC
TTTAAGCTCGACATTGTTCAACAATGGTTATGCGTGCGGGACATGTTTCCAGATTA
AATGCTACCAATCAAGTGCATGTTATAGAAATGTGGCCTTCACCACTGTCACTGC
CACCAATCTTTGCCCTCCTAATTGGTCCAAACCCTCTGATAATGGTGGATGGTGTA
ACCCACCACGAGTTCATTTTGACATGGCCAAGCCTGCTTTCATGAAAATTGCACA
GTGGAAAGCTGGTATCGTCCCTGTCATGTACCGCAGGGTGCCATGCCAAAGAAAG
GGAGGGATTCGATTTTCTTTCCAAGGAAACGGGTACTGGCTATTGGTGTATGTGA
TGAACGTCGGAGGTGGAGGAGATATGTCGAGCATGATGGTGAAAGGAAGCAGAA
CAGGATGGATTAAGATGAGCCATAACTGGGGTGCTTCCTACCAAGCATTTGCAAC
ACTAGGTGGTCAAGCTCTTTCTTTCAGGCTTACTTCATACACCACTAAGGAGACTA
TTATTGCATGGAATGTTGCTCCTTCCAATTGGAACGTGGGACTCACTTATTCTAGT
AGGGTCAACTTCCACTGA

Nucleotide
>SMtrEXPA-15

CTCAATGAGCATCGAATTGCAATCTTTGTAATACAAAGATAACTAATTAAGCTAT
TAGTTGTGAAAAGAAATTGACCATGACATCCATTCTTCAAGGTCGTTGCTTCATAT
TGATTGCTTATGCAATGTTGTTCACTTTGATGGGAGAACAAACAGTAGCTGTGGC
AATATTTAGACCCAGTAAATGGTCTCTTGCTCATGCCACCTTTTATGGAGATGAA
ACTGCTTCTGAAACCATGGGTATATACATACATTTATATGTTATCTCAATTATCAT



TACTTTTTTTTTTTTTTTTGAAGGACTCAATTATCATTACTTCTCACTTTGCTTAAA
CCATTTCAATATTAATTCAGCTTAAAAAGTTCAACATTAATTCATATTAGTGTTGA
ATTTTAATTAATATGCACTGTCTGTAAAGGTTTATCATGTTATCATAACTAGCTTA
AGAGTCACGTTATTTTCAACTAAAAAAATAAAACTTAAGAGTCACACATATTATA
TGATTAGCTGCGATTGTTTCAAAGTTTAAAAACATGTACACCTATGATCATGATAT
GTCAAAATTAAACTCTATTAATGTTAAATTAAACTAGTTTTACTTAGTATCAATAT
TTGATATATGTTTTTTTTTGTTATGAATATGTGTGGTTAAAACTATAGGAGGAGCA
TGTGGATATGGAAACTTGTTTCAGAATGGTTACGGGACAGATACGGTGGCTTTAA
GCTCGACATTGTTCAACAATGGTTATGCGTGCGGGACATGTTTCCAGATTAAATG
CTACCAATCAAGTGCATGTTATAGAAATGTGGCCTTCACCACTGTCACTGCCACC
AATCTTTGCCCTCCTAATTGGTCCAAACCCTCTGATAATGGTGGATGGTGTAACCC
ACCACGAGTTCATTTTGACATGGCCAAGCCTGCTTTCATGAAAATTGCACAGTGG
AAAGCTGGTATCGTCCCTGTCATGTACCGCAGGTAAATTCACAATGCTCGTTTAA
ACTTTCCTTAGTATAAAATAATCAGCATTTTACTTAAAATAACGGTTCTTGATGGT
TAATTTATAGGGTGCCATGCCAAAGAAAGGGAGGGATTCGATTTTCTTTCCAAGG
AAACGGGTACTGGCTATTGGTGTATGTGATGAACGTCGGAGGTGGAGGAGATAT
GTCGAGCATGATGGTGAAAGGAAGCAGAACAGGATGGATTAAGATGAGCCATAA
CTGGGGTGCTTCCTACCAAGCATTTGCAACACTAGGTGGTCAAGCTCTTTCTTTCA
GGCTTACTTCATACACCACTAAGGAGACTATTATTGCATGGAATGTTGCTCCTTCC
AATTGGAACGTGGGACTCACTTATTCTAGTAGGGTCAACTTCCACTGAAGAATTC
ATGGCATGCCACAAACTTTGTGACCGGCCAATCTGTTTTATAATATACTACCAACT
ACAACACTTTTGTATTAGCCTTCTAGGTTTTATAAGTAAATAAGTACTGCATCTGC
ATGAAACTTTCACAAGCTCAGTAGGTGCTTATTGCTAATGCAAAGAAACTGCCAC
CTTTTTGTTGGTATAGCAAACTTTAAATGTAACGCGTACCCCCTGTAGTCAACTTG
ATATTTCCACAAGGTTGACACTTTTCAAATTTGAGTTTATACTATAAATCAAAGTA
CTTATCACAAAAGAAAATTCTAAGTGTTATTATTGCTACA





